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（Cox and Moore 2010）。現在の生物の分布につい
ては，ダーウィンやウォレス，あるいは更に古い時
代から研究が続けられ，多くの知見が蓄積されてき
た（Lomolino et al. 2004など）。生物の分布パター
ンに基づく大きな古典的研究成果としては，動植
















1996; Avise 2000; Petit et al. 2008など）。これ
まで新生代以降の植物種の分布については，主に花
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Abstract
Understanding species distribution patterns is a long-standing challenge in biodiversity assessments and 
spatiotemporal shifts in these patterns has recently been the focus of many studies within the fields of pal-
aeoecology and phylogeography. Due to recent advances in ecological niche models （ENM）, it is now possible 
to reconstruct past species distributions, thus ENM combined with genetic-based inference has the potential 
to provide new insights in phylogeography, which were not possible using traditional approaches, by taking 
into account the spatiotemporal dynamics of distribution ranges, niche shifts, demographic events, and local 
adaptations. In this review paper, we give overviews of several topics, including: 1） the introduction of recent 
advances in ENM, as well as the problems associated with traditional approaches of reconstructing past spe-
cies distributions in palaeoecology; 2） niche shifts along temporal scales; 3） the inference of past demographic 
history based on genetic data and ENM; and 4） the estimation of the distribution of genetic variation in rela-
tion to local adaptation. Although we have reached a new stage of phylogeography incorporating ENM, some 
limitations remain. Thus, we discuss how to apply the current tools to advance the study and application of 
phylogeography, as well as the need for further development within the field. 
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論するのが主流である（Tsuda et al. 2015など）。
実際にこのようなアプローチを用いて，最終氷期以
降のヨーロッパでのナラ類（Quercus spp., Petit 
et al. 2002）やヨーロッパブナ（Fagus sylvatica, 








グ Species Distribution Modeling）」の登場によっ
て，種の過去の分布を復元することが可能となり，
従来の分子系統地理学に大きな革新をもたらしつ





and Thuiller 2005; Elith and Leathwick 2009; 



























ダードとなっており（Waltari et al. 2007; Morris 
et al. 2010; Sakaguchi et al. 2012; Worth et al. 
2013; Besbard et al. 2013; Cornille et al. 2013; 
Tsuda et al. 2015など），これらの概念をまとめた
総説も出版されている（Kidd and Ritchie 2006; 









































Ecological niche modeling (ENM) or

















































































































al. 2000; Willis and Van Andel 2004; Schmitt 
2007; Magri 2008）。しかし，生態ニッチモデリン
グによる古分布推定ではそのような北方のレフュジ
アはほとんど復元されておらず（Leroy and Arpe 

































は復元されなかった（Iwasaki et al. 未発表）。一
方，冷温帯林の構成樹種であるウダイカンバについ
ては先行研究（Tsuda and Ide 2005）でも遺伝多
様性の分布および集団構造から北海道含めた北方レ










































































に報告されている（Giannini et al. 2012）。また，
生物間相互作用そのものをモデリングするアプロー























（Tzedakis et al. 2013）。そのため，上述のような





























































































きている（Excoffier and Heckel 2006; Grünwald 
and Goss 2011; 木村 2013）。しかし，遺伝データ
を用いた集団動態推定自体にも問題はあり，分子系
統地理学で用いる際にはいくつか注意が必要であ
る（Tsuda et al. 2015）。ここでは，1）生物の世

















は難しい（Petit and Hampe 2006; Tsuda et al. 
2015）。また，植物の場合，世代時間は“種子が種












































（Isolation with migration）モデル（e.g. Nielsen 
and Wakeley 2001）”ベースに推定するソフトウェ
ア IMシリーズ（Nielsen and Wakeley 2001; Hey 












Approximate Bayesian computation（ABC） を
組み合わせ，より柔軟性高く集団の過去の集団動態





価できるようになった（Bertorelle et al. 2010）。
これらABCを用いた集団動態推定ソフトウェアは
DIYABC（Cornuet et al. 2008, 2014），PopABC 
（Lopes et al. 2009），ABCtoolbox（Wegmann et 

































































図 1. 遺伝データと生態ニッチモデリングによる過去の個体群動態の推定のイメージ (津田 2014; Tsuda et al. 
2015を一部改編) 
 
図 1．遺伝データと生態ニッチモリングによる過去の個体群動推定イメージ（津田 2014; Tsuda et al. 2015 を一部改編）










































（González-Martinez et al. 2008; Gailing et al. 
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